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RESUMO
O objetivo deste trabalho foi desenvolver e/ou adaptar metodologias de mineração de 
textos  para  identificar  genes  candidatos  relacionados  a  alguma  característica 
fenotípica de interesse econômico para a agricultura brasileira. O projeto consistiu em, 
inicialmente, adaptar a ferramenta de mineração de dados  eTMLib (Embrapa's Text  
Mining Library), baixar do site do NCBI (National Center for Biotechnology Information) 
as publicações  de  genes  relacionados  à  espécie  H.  sapiens e  pré-processar  os 
documentos para gerar uma matriz atributo-valor. Em seguida, essa matriz foi utilizada 
em  métodos  de  validação  cruzada  e  ranqueamento  dos  valores  obtidos.  Como 
experimento de teste,  foram utilizados grupos de genes previamente associados a 
alguma característica fenotípica em meio a outros genes aleatórios, e esperou-se que 
os  primeiros  fossem  considerados  prioritários  pelo  método.  Outro  experimento 
realizado  foi  a  clusterização  hierárquica  de  um  conjunto  de  genes  associados  a 
diferentes  fenótipos,  com  a  expectativa  de  que  genes  associados  a  um  mesmo 
fenótipo ficassem agrupados. Em ambos os casos, os resultados se mostraram bons 
para alguns fenótipos, mas ruins para outros, e a qualidade dos mesmos foi variando 
com os diferentes parâmetros utilizados no pré-processamento para extração e corte 
de  termos.  Por  se  tratar  de  um  grande  volume  de  documentos,  entretanto,  essa 
seleção de atributos encontra-se limitada devido ao tempo inviável que a geração da 
matriz pode tomar. No momento, estão em progresso a paralelização da biblioteca de 
pré-processamento,  para  que  o  tempo  de  processamento  diminua,  e  o 
desenvolvimento  de novas formas de seleção de atributos,  capazes de tratar  uma 
quantidade maior de casos em que ocorre uma boa priorização dos genes. 
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